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I JOHDANTO 
 
 
Utaretulehdus on lypsylehmien yleisin sairaus (Halasa ym. 2007). Utaretulehdus 
aiheuttaa merkittäviä taloudellisia menetyksiä tuottajille hoitokustannuksien, menetetyn 
maidon, lisätyön ja lehmien poistojen johdosta (Halasa ym. 2007), minkä vuoksi 
utaretulehduksen toteaminen mahdollisemman aikaisin ja taudinaiheuttajan 
diagnosoiminen ovat tärkeitä oikean hoidon valitsemisen kannalta. 
 
Utaretulehdus aiheuttaa kliinisissä tapauksissa silminnähtäviä muutoksia maidossa, 
paikallisia tulehdusmuutoksia utareessa tai yleisoireita lehmälle. Piilevät 
utaretulehdukset aiheuttavat muutoksia maidon koostumuksessa ja entsyymien 
aktiivisuuksissa (Radostits ym. 2007, Blowey & Edmondson 2010). Utaretulehduksen 
aiheuttamia oireita ja muutoksia maidossa voidaan käyttää apuna utaretulehduksen 
toteamisessa, mutta ne eivät ole tunnusomaisia tietylle taudinaiheuttajalle (Pyörälä & 
Tiihonen 2005). Oireiden vakavuuteen vaikuttavat myös monet muut tekijät 
taudinaiheuttajien lisäksi (Chagunda ym. 2006, Radostits ym. 2007, Blowey & 
Edmondson 2010). Tämän vuoksi utaretulehdusta epäiltäessä tulee ottaa maitonäyte, 
joka tutkitaan bakteriologisilla menetelmillä taudinaiheuttajien varalta. 
 
Suomessa real-time PCR:n käyttö maitonäytteen bakteriologisena tutkimusmenetelmänä 
on syrjäyttänyt jo perinteisen viljelyn. PCR-menetelmä on viljelyä nopeampi ja 
herkempi (Evira 2011, Keane ym. 2013, Koskinen ym. 2010, Taponen ym. 2009). 
 
Kaikkia utaretulehdusta aiheuttavia taudinaiheuttajia voi olla maitonäytteessä 
kontaminaation eli näytteen likaantumisen seurauksena (Hogan ym. 1999). 
Kontaminaatio vaikeuttaa ja tekee useita lajeja sisältävän maitonäytteen tuloksen 
tulkinnan mahdottomaksi. Tuloksen luotettavuutta voidaan parantaa mahdollisimman 
aseptisella näytteenotolla, sekä näytteen asianmukaisella käsittelyllä ja säilytyksellä. 
Kontaminoitunutta näytettä ei pidä tulkita, vaan ohjeistaa uusi näytteenotto. Tämä 
viivästyttää hoidon aloittamista ja tuo lisäkuluja omistajalle. Tutkimusmenetelmien 
rajoitteet tulee muistaa tulkittaessa tuloksia. Bakteriologinen tulos on vain yksi osa 
diagnoosia ja löydösten tulee vastata eläimen oirekuvaa. 
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Kirjallisuuskatsauksessa olen perehtynyt utaretulehduksen toteamiseen ja tulehduksen 
taudinaiheuttajan diagnosoimiseen. Tutkimusosassa verrattiin perinteisellä aseptisella 
maitonäytteenottotekniikalla sekä parittaisten, maitokanyylin avulla otettujen 
maitonäytteiden PCR tuloksia. Kanyylinäytteissä vedinaukko sekä vedinkanava 
ohitetaan ja näyte saadaan ylempää suoraan vedinontelosta. Oletuksena oli, että 
maitonäytteessä esiintyisi kanyylillä otettaessa vähemmän lajeja näytettä kohden kuin 
perinteisellä näytteenottomenetelmällä.  
 
Tutkimuksessa pyrittiin selvittämään myös yleisimpiä kontaminantteja vertailemalla eri 
näytteenottomenetelmiä ja käyttämällä PCR-tulosten tulkinnassa positiivisen tuloksen 
havaitsemiseksi PCR:llä eri raja-arvoja (cycle threshold, Ct) 34, 37 ja 40. 
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II KIRJALLISUUSKATSAUS 
 
 
1 UTARETULEHDUS NAUDALLA 
 
1.1 Utaretulehdus 
 
Utaretulehdus on utareen maitoa tuottavan kudoksen tulehdus (Radostits ym. 2007). 
Utaretulehdus voidaan jakaa kliiniseen ja subkliiniseen eli piilevään muotoon. 
Kliinisessä utaretulehduksessa on havaittavissa yleisoireita, paikallisoireita utareessa tai 
silminnähtäviä muutoksia maidossa (Radostits ym. 2007, Blowey & Edmondson 2010). 
Piilevä utaretulehdus ei aiheuta näkyviä muutoksia lehmässä eikä maidossa, minkä 
vuoksi sitä ei voida todeta silmämääräisesti, vaan sen toteamiseksi tulee suorittaa 
erilaisia tulehdusta osoittavia testejä (Pyörälä & Tiihonen 2005, Radostits ym. 2007, 
Blowey & Edmondson 2010). Mikäli tulehduksen oireet jäävät pysyvästi utareeseen 
eikä parantumista tapahdu, utaretulehdus on krooninen (Blowey & Edmonson 2010). 
 
1.2 Utaretulehduksen oireet 
 
Utaretulehdus aiheuttaa muutoksia maidon ulkonäköön, hajuun ja koostumukseen sekä 
tuotetun maidon määrään (Radostits ym. 2007). Tulehdusmaidon konsistenssi vaihtelee 
vetisestä paksuun. Maidossa voidaan havaita hiutaleita ja kokkareita.  Maidon ulkonäön 
ja hajun muutokset riippuvat utaretulehduksen vakavuudesta ja aiheuttajasta (Radostits 
ym. 2007). Esimerkiksi Escherichia colin aiheuttamassa utaretulehduksessa maito 
vaihtelee vetisestä paksuun keltaiseen nesteeseen, jossa on kokkareita. Trueperella 
pyogenes utaretulehduksessa maito on tyypillisesti mädänkaltaista ja siinä on tyypillinen 
mädän haju (Radostits ym. 2007). Utaretulehdusmaidon laatu on heikentynyt ja maidon 
prosessointi hankaloituu, koska tulehdus aiheuttaa maidon koostumuksen muutoksia 
kuten laktoosi- ja kaseiinipitoisuuden laskua ja entsymaattisen aktiivisuuden nousua 
(Blowey & Edmondson 2010). 
 
Kliinisessä utaretulehduksessa utareessa havaitaan paikallisoireena tulehdukset merkit: 
punoitus, turvotus, lämpö, toiminnan häiriintyminen ja kipu. Pahimmassa tapauksessa 
utare voi kuolioitua (Radostits ym. 2007). Utaretulehduksen kliiniset oireet ovat 
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havaittavissa vielä useita päiviä taudinaiheuttajan eliminoimisen jälkeen (Pyörälä & 
Mattila 1987, Suojala ym. 2008). Kroonisessa utaretulehduksessa utare voi pienentyä 
surkastumisen seurauksena ja utareeseen voi muodostua sidekudosta (Radostits ym. 
2007). 
 
Kliinisen utaretulehduksen yleisoireita ovat syömättömyys, kuume, lehmän kuivuminen 
ja pötsin liikkeiden pysähtyminen. Yleisoireiden vakavuus riippuu utaretulehduksen 
vakavuudesta ja pahimmassa tapauksessa utaretulehdus voi aiheuttaa lehmän kuoleman 
(Radostits ym. 2007). 
 
Kliininen utaretulehdus aiheuttaa muutoksia myös lehmien käyttäytymisessä (Siivonen 
ym. 2011, Fogsgaard ym. 2012, Medrano-Galarza ym. 2012). Siivonen ym. (2011) 
totesivat endotoksiinilla aiheutetussa akuutissa utaretulehduksessa lehmien makuuajan 
vähentyneen sekä niiden makaavan vähemmän tulehtuneen utareneljänneksen puolella. 
Yleensä sairaat eläimet makaavat normaalia enemmän (Dantzer 2001), mutta 
utaretulehduksen aiheuttama kipu voi olla syynä vähentyneeseen makuuaikaan 
(Siivonen ym. 2011). Sairastuneet lehmät nostelevat jalkojaan enemmän ja ovat 
rauhattomampia lypsyllä sekä syövät, märehtivät ja juovat vähemmän kuin terveet 
(Siivonen ym. 2011, Fogsgaard ym. 2012, Medrano-Galarza ym. 2012).  
 
Utaretulehdus vähentää tuotetun maidon määrää (Gröhn ym. 2004, Suojala ym. 2008 
Blowey & Edmondson 2010), koska utaretulehdusta aiheuttavat patogeenit ja niiden 
tuottamat toksiinit tuhoavat maitoa tuottavaa kudosta (Blowey & Edmondson 2010). 
Vakavampia utaretulehduksia aiheuttavat taudinaiheuttajat, kuten E. coli, 
Staphylococcus aureus ja Klebsiella spp., aiheuttivat maitotuotokseen suuremman 
laskun kuin piileviä utaretulehduksia aiheuttavat taudinaiheuttajat kuten Entorococcus 
spp. tai Staphylococcus spp. (Gröhn ym. 2004). Tulehduskipulääkkeen on todettu 
nostavan maitomäärää utaretulehduksessa (Yeiser ym. 2012). Tulehduskipulääke 
poistaa kipua, lievittää tulehdusvastetta ja alentaa lämpöä.  
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1.3 Utaretulehduksen diagnosointi 
 
Utaretulehdusdiagnoosi koostuu esitiedoista, lehmän yleistutkimuksesta, maidon 
tulehdusmuutoksia havaitsevien testien käytöstä ja maitonäytteen bakteriologisesta 
tutkimuksesta. Utaretulehduksen diagnosoiminen aloitetaan kyselemällä esitiedot ja 
tekemällä yleistutkimus. Esitiedot koostuvat muun muassa karjassa sillä hetkellä 
esiintyvistä tarttuvaa utaretulehdusta aiheuttavista bakteereista, antibiooteille 
vastustuskykyisten taudinaiheuttajien esiintyvyydestä, lehmän aikaisemmasta 
utaretulehdushistoriasta ja tilalla tyypillisesti esiintyvistä utaretulehduksen aiheuttajista. 
Utaretulehduspotilaan yleistutkimukseen kuuluu utareen arviointi silmämääräisesti ja 
tunnustelututkimus (Radostits ym. 2007). Silmämääräisesti arvioidaan utareen ja 
vedinten koko, muoto ja symmetria sekä ulkoisten vammojen tai muiden 
poikkeavuuksien merkkejä. Tunnustelun tarkoituksena on havaita utaretulehduksen 
aiheuttamia muutoksia utareeseen muotoon, kokoon tai kudoksen kiinteyteen. Utareen 
tunnustelussa tulisi varsinaisen utarekudoksen lisäksi tunnustella vetimet ja utareen 
imusolmukkeet. Utareen tunnustelu on helpointa suorittaa heti lypsämisen jälkeen, 
jolloin utareessa on vähiten maitoa. Maidon ulkonäkö, haju ja erittyminen arvioidaan 
neljänneksittäin (Radostits ym. 2007). 
 
Yleistutkimuksen ja oireiden vakavuuden perusteella arvioidaan pitääkö lehmä hoitaa 
heti vai voidaanko laboratoriotuloksia odottaa. Osa utaretulehdusbakteereista aiheuttaa 
tyypillisiä oireita ja muutoksia maidossa (Pyörälä & Tiihonen 2005, Radostits ym. 
2007), mutta niiden perusteella ei voida olla varmoja aiheuttajasta.  
 
Piilevän utaretulehduksen toteamiseen voidaan käyttää apuna epäsuorasti tulehduksen 
osoittavia testejä kuten Californian Mastitis Test (CMT) menetelmää eli ns. 
lettupannutestiä. Testejä voidaan käyttää apuna päätettäessä mistä neljänneksestä 
bakteriologinen näyte tulee ottaa. Utaretulehduksen aiheuttajan toteaminen vaatii aina 
bakteriologisen tutkimuksen. 
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2 TULEHDUSINDIKAATTORIT MAIDOSSA 
 
Utaretulehduksessa utareen verenkierto ja verisuonten läpäisevyys lisääntyvät, minkä 
vuoksi veren komponenttien, kuten valkosolujen ja vasta-aineiden, siirtyminen 
utareeseen ja maitoon lisääntyy. Utaretulehduksessa utareen epiteelisolut ja utareessa 
olevat valkosolut erittävät sytokiineja ja kemokiineja, jotka vaikuttavat 
immuunijärjestelmän toimintaan (Rainard & Riollet 2006). 
 
2.1 Somaattiset solut 
 
Somaattisilla soluilla tarkoitetaan kaikkia muita soluja kuin ituradan soluja, joita ovat 
sukusolut ja niiden kantasolut (Alberts ym. 2010). Maidon somaattiset solut ovat 
pääasiassa valkosoluja ja utarekudoksen epiteelisoluja (Hogan ym. 1999, Blowey & 
Edmondson 2010).  
 
Utaretulehdus nostaa maidon somaattisten solujen määrää (somatic cell count, SCC), 
minkä vuoksi solulukua käytetään maidon laadun ja utareterveyden kuvaajana (Hogan 
ym. 1999, Radostits ym. 2007, Blowey & Edmondson 2010). Normaalissa maidossa 
SCC lehmäkohtaisessa näytteessä on yleensä alle 100 000 solua/ml (NMC 2001). 
Mikäli lehmäkohtaisen näytteen solut ovat yli 200 000 solua/ml, sitä pidetään merkkinä 
utaretulehduksesta (Hogan ym. 1999, Schukken ym. 2003). Suomessa maidon SCC 
arvoa käytetään maidon luokitteluperusteena, minkä vuoksi meijeri määrittää 
tankkimaitojen solupitoisuuksia. Paras hinta maksetaan maidosta, jonka tankkimaidon 
geometrinen solupitoisuuden keskiarvo on alle 250 000 solua/ml. Tankkimaidon 
soluluku voi antaa vääristyneen kuvan tilan utareterveydestä, jos solumaitoa lypsetään 
paljon erilleen tankista. Tuotosseurantaan kuuluvilla tiloilla otetaan 2–8 viikon välein 
lehmäkohtaisia tuotosseurantanäytteitä, joista määritetään myös SCC (ProAgria 2014). 
 
Maidon SCC kasvaa suhteessa utaretulehduksen vakavuuteen. Myös utaretulehduksen 
taudinaiheuttaja vaikuttaa siihen, kuinka paljon somaattisten solujen määrä muuttuu 
(Woolford ym. 1998, Barkema ym. 1999, Djabri ym. 2002, Jánosi & Baltay 2004). 
Vakavampia utaretulehduksia aiheuttavat bakteerit, kuten S. aureus, Streptococcus 
agalactiae, Streptococcus dysgalactiae, Streptococcus uberis ja E. coli, nostivat 
solulukua enemmän kuin lievempää utaretulehdusta aiheuttavat bakteerit, kuten 
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Corynebacterium bovis ja koagulaasi-negatiiviset stafylokokit (KNS) (Barkema ym. 
1999, Djabri ym. 2002, Jánosi & Baltay 2004). 
 
Somaattisten solujen määrään maidossa vaikuttavat utaretulehduksen lisäksi 
poikimakerta, lypsykauden vaihe, lypsyn vaihe, lypsytiheys, stressi, perinnölliset tekijät 
ja vuodenaika (Philipsson ym. 1995, Woolford ym. 1998, Barkema ym. 1999, 
Bruckmaier ym. 2004, Nielsen ym. 2005, Chagunda ym. 2006, Blowey & Edmondson 
2010, Lievaart ym. 2010, Mollenhorst ym. 2011, Hammani ym. 2013). Useiden 
solulukuun vaikuttavien tekijöiden vuoksi maidon kohonnutta solupitoisuutta ei voida 
pitää varmana diagnoosina utaretulehduksesta.  
 
Poikimisen jälkeen solujen määrä maidossa on koholla muutaman päivän ajan 
(Barkema ym. 1999, Chagunda ym. 2006).  Barkema ym. (1999) totesivat soluluvun 
olevan ensimmäisellä lypsykerralla keskimäärin lähes 600 000 solua/ml. Barkema ym. 
(1999) mukaan soluluku on käyttökelpoinen utaretulehduksen toteamiseen jo kahden 
vuorokauden kuluttua poikimisesta. Chagunda ym. (2006) raportoivat solujen määrän 
olevan koholla heti poikimisen jälkeen ja laskevan poikimisen jälkeen 30–40 
vuorokauden ajan, minkä jälkeen soluluku nousi jälleen hitaasti loppulypsykauden 
aikana. Schepers ym. (1997) totesivat solujen olevan alhaisimmillaan 40–80 vrk 
kuluttua poikimisesta. Iäkkäämmillä ja useamman kerran poikineilla lehmillä on todettu 
korkeampia solupitoisuuksia kuin nuoremmilla ja vähemmän poikineilla (Salsberg ym. 
1984, Schepers ym. 1997, Chagunda ym. 2006, Radostits ym. 2007). Iän ja lypsykauden 
vaiheen aiheuttamat muutokset somaattisten solujen määrässä voivat olla seurausta 
alkulypsykauden ja korkeamman iän aiheuttamasta kohonneesta tulehdusriskistä 
(Salsberg ym. 1984, Radostits ym. 2007). Laevens ym. (1997) eivät havainneet 
poikimakerran ja lypsykauden vaiheen vaikuttavan merkittävästi solulukuun terveillä 
lehmillä. Korkeatuottoisilla lehmillä maidon SCC on pienempi kuin pienituottoisilla 
lehmillä, minkä on päätelty johtuvan solujen jakautumisesta suurempaan maitomäärään 
korkean tuotoksen seurauksena (Schepers ym. 1997, Green ym. 2006b). 
 
Soluluvun on havaittu olevan korkeimmillaan lypsyn alussa (Bruckmaier ym. 2004, 
Woolford ym. 1998), jolloin vetimessä ja maitokammiossa ollut maito lypsetään. 
(Bruckmaier ym. 2004). Bruckmaier ym. (2004) raportoivat maidon soluluvun laskevan 
sadan sekunnin kuluttua utareeseen koskemisesta.  
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Lypsyväli ja etenkin sen vaihtelu vaikuttavat maidon solupitoisuuteen (Stelwagen & 
Lacy-Hulbert 1996, Nielsen ym. 2005, Mollerhorst ym. 2011). Lehmien lypsy 
normaalia kahtena kertana päivässä lypsyä tiheämmin (kuuden tunnin välein) tai 
harvemmin (kerran vuorokaudessa) nostavat maidon solupitoisuutta.  
 
Vuodenaika vaikuttaa myös somaattisten solujen määrään (Chagunda ym. 2006, Green 
ym. 2006a, Lievaart ym. 2010). Maitohygienialiiton tilastoissa Suomessa maidon 
soluluvut ovat korkeimmillaan kesällä (Maitohygienialiitto). Myös Englannissa ja 
Hollannissa on havaittu soluluvun olevan korkeampi kesällä kuin talvella (Green ym. 
2006a, Lievaart ym. 2010). Olde Riekerink ym. (2007) havaitsivat soluluvun olevan 
korkeimmillaan elo- ja syyskuussa, mutta kliiniset utaretulehdukset selittivät vain osan 
soluluvun noususta. Stressin on havaittu nostavan somaattisten solujen määrää maidossa 
(Blowey & Edmondson 2010). Hammami ym. (2013) tutkivat lämmön ja kosteuden 
vaikutusta solulukuun ja huomasivat tutkimuksessaan yhteyden kohonneen soluluvun ja 
lämpöstressin välillä. Sekä korkeat ja matalat lämpötilat aiheuttivat soluluvun 
kohoamista tutkimuksessa (Hammani ym. 2013). 
 
Philipsson ym. (1995) totesivat, että jalostamalla alhaisempia soluluja kliinisten 
utaretulehduksien määrä väheni. Suomessa lehmien jalostusindeksissä otetaan 
huomioon maidon soluluku. Utaretulehduksen syntymisen estämisen ja parantumisen 
kannalta tärkeää on bakteereita tuhoavien solujen siirtymisnopeus maitoon 
tulehduksessa eikä maidossa valmiiksi olevien solujen määrä, joten alhaisen soluluvun 
itsessään ei pitäisi vaikuttaa lehmän kykyyn torjua utaretulehdusta (Rainard & Riollet 
2006). 
 
Somaattiset solut voidaan määrittää neljänneksittäin, lehmäkohtaisesti tai 
tankkimaidosta. Somaattisten solujen määritykseen olemassa nopeita ja halpoja testejä, 
jotka voidaan suorittaa lehmän vieressä. Suomessa tilallisilla yleisin käytössä oleva testi 
on Californian Mastitis Test (CMT) eli lettupannutesti. Testi perustuu maitoon 
lisättävään reagenssiin (natriumlauryylisulfaatti), joka hajottaa solujen soluseinät 
vapauttaen niiden DNA:n. Reagenssi reagoi DNA:n kansa aiheuttaen seoksen 
sakkautumista, minkä avulla saadaan karkea arvio solujen määrästä. Koska 
sakkautumista arvioidaan visuaalisesti ja tarkkoja raja-arvoja ei pystytä määrittelemään, 
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somaattisten solujen määrän arviointi tällä testillä on subjektiivista. Luetettavamman 
arvion saamiseksi testin tuloksia tulisikin verrata saman lehmän muihin neljänneksiin. 
Suomessa lettupannutestillä tulokset jaetaan 1-5 luokkaan. Luokassa 1 on vähiten soluja 
ja luokista 3-5 tulee ottaa näyte bakteriologisiin tutkimuksiin. Lettupannutestin avulla 
voidaan seurata myös utaretulehduksen paranemista ja hoidon tehoa. 
 
Lettupannutestin soluluku voidaan laskea mikroskoopin avulla tai automaattisesti siihen 
suunnitelluilla laitteilla kuten DeLavalin solulaskurilla (DCC). Kawai ym. (2013) 
totesivat DCC:n mittaavan luotettavasti maidon solupitoisuutta. Lypsyrobotteihin on 
saatavilla soluseurantalaitteita, jotka arvioivat neljänneskohtaisen (Lely) tai määrittävät 
lehmäkohtaisen (DeLaval) soluluvun. Somaattisten solujen määrää tutkittaessa maitoa 
ei tule jäädyttää, koska jäädyttäminen ja sulattaminen hajottavat somaattisia soluja 
(Sandholm ym. 1995). 
 
2.2 N-asetyyli-β-D-glukosaminidaasi 
 
N-asetyyli-β-D-glukosaminidaasi (NAGaasi) on solunsisäinen lysosomaalinen 
entsyymi, joka on pääasiassa peräisin neutrofiileistä, mutta sitä vapautuu myös 
vahingoittuneista epiteelisoluista (Radostits 2007). 
 
Maidon NAGaasin aktiivisuus on korkeimmillaan poikimisen jälkeen, minkä jälkeen 
pitoisuus laskee (Chagunda ym. 2006, Hovinen ym. 2014). Maidon NAGaasi 
aktiivisuus nousee lypsykauden loppua kohti (Mattila ym. 1986, Mattila & Sandholm 
1986) ja on sitä korkeampi mitä useamman kerran lehmä on poikinut (Chagunda ym. 
2006). Hovinen ym. (2014) totesivat maidon lypsyvaiheella olevan vaikutusta maidon 
NAGaasin aktiivisuuteen siten, että maidon NAGaasi aktiivisuus oli lisääntynyt lypsyn 
viimeisissä maitosuihkeissa verrattaessa alkusuihkeisiin. 
 
Maidon NAGaasin aktiivisuus lisääntyy utaretulehduksessa (Chagunda ym. 2006, 
Kalmus ym. 2013, Pyörälä ym. 2011). Maidon NAGaasin aktiivisuuden on todettu 
korreloivan utaretulehduksen vakavuuden kanssa (Pyörälä ym. 2011, Kalmus ym. 
2013). Kokeellisesti aiheutetussa akuutissa E. coli utaretulehduksessa maidon NAGaasi 
aktiivisuus nousi huippuunsa 20 tunnin kuluttua utareen infektoimisesta (Suojala ym. 
2008). Maidon NAGaasi aktiivisuus on suurimmillaan, jos utaretulehduksen aiheuttaja 
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on E. coli tai T. pyogenes verrattuna muihin yleisesti utaretulehduksia aiheuttaviin 
patogeeneihin (Pyörälä ym. 2011, Kalmus ym. 2013).  
 
Maidon NAGaasin aktiivisuus mitataan fluorometrillä, kun NAGaasi pilkkoo 4-
MUAG:n (4-methylumbelliferyl-N-acetyl-β-D-galactosaminiidi) muodostaen 
fluoresoivan tuotteen (Hovinen ym. 2014).  
 
2.3 Akuutin faasin proteiinit 
 
Akuutin faasin vasteella tarkoitetaan isäntäeläimen tulehdusvastetta heti kudosvaurion 
tapahduttua, minkä tarkoituksena on estää lisävaurioiden syntymistä, rajoittaa 
infektiivisten organismien kasvua, poistaa haitallisia aineita ja aktivoida kudoksien 
korjausmekanismeja (Pyörälä 2000). Akuutin faasin vaste on osa synnynnäistä 
immuunivastetta. Akuutin faasin vasteen seurauksena useiden maksan tuottamien 
proteiinien tuottaminen ja vapauttaminen muuttuu. Proteiineja, joiden tuotanto kasvaa 
merkittävästi akuutin faasin vasteen seurauksena, kutsutaan akuutin faasin proteiineiksi 
(APP, acute phase proteins). Niiden määrä nousee nopeasti tulehduksen seurauksena 
(Pyörälä 2000). Akuutin faasin proteiinien määrän on todettu kuvaavan 
utaretulehduksen vakavuutta (Kalmus ym. 2013). 
 
Haptoglobiini ja seerumin amyloidi A (SAA) ovat merkittävimmät akuutin faasin 
proteiinit naudoilla (Pyörälä 2000). Muiden akuutin faasin proteiinien pitoisuudet 
lisääntyvät tulehduksessa selvästi vähemmän kuin haptoglobiinin ja SAA:n pitoisuudet 
(Pyörälä 2000).  
 
Haptoglobiinia tuotetaan utaretulehduksessa maksan lisäksi paikallisesti utareessa (Hiss 
ym. 2004, Eckersall ym. 2006). Sekä seerumin että maidon haptoglobiinipitoisuus 
nousee utaretulehduksessa, mutta maidon haptoglobiinipitoisuus nousee nopeammin 
(Hiss ym. 2004). Haptoglobiini on hyvä indikaattori märkäisten tai kroonisten 
utaretulehdusten diagnosoinnissa (Pyörälä 2000). Haptoglobiinin pitoisuus maidossa on 
suurin, kun utaretulehduksen aiheuttaja on E. coli ja T. pyogenes (Kalmus ym. 2013, 
Pyörälä ym. 2011). 
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SAA kuvaa paremmin akuutteja tauteja kuin haptoglobiini (Pyörälä 2000). Joitain 
SAA:n muotoja on havaittu vain utareessa eikä lainkaan veressä, minkä perusteella 
voidaan olettaa niiden muodostuvan utareessa (Jacobsen ym. 2005). SAA:n pitoisuus 
nousi utaretulehduksessa nopeammin maidossa kuin veressä (Jacobsen ym. 2005). 
Utaretulehduksen aiheuttava patogeeni vaikuttaa siihen kuinka paljon SAA:n pitoisuus 
maidossa muuttuu. SAA:n pitoisuus T. pyogenes-bakteerin aiheuttamassa 
utaretulehduksessa on alhainen verrattuna muiden patogeenien aiheuttamiin 
utaretulehduksiin. E. colin aiheuttamissa utaretulehduksissa SAA:n pitoisuus maidossa 
on kymmenkertainen verrattuna muihin utaretulehdusta yleisesti aiheuttaviin 
patogeeneihin (Pyörälä ym. 2011). 
 
Pyörälä ym. (2011) totesivat akuutin faasin proteiineista SAA:n vaikuttavan 
lupaavammalta kuin haptoglobiini utaretulehduksen diagnosoinnissa, koska SAA:n 
herkkyys on parempi. Sekä haptoglobiinin ja SAA:n pitoisuuksissa on eroa piilevän ja 
vakavan kliinisen utaretulehduksen välillä eli niiden pitoisuudet korreloivat 
utaretulehduksen vakavuuden kanssa (Pyörälä ym. 2011). 
 
2.4 Sähkönjohtavuus 
 
Utareen epiteelin solut vaurioituvat ja verisuonten läpäisevyys lisääntyy 
utaretulehduksessa, minkä seurauksena veren ja maidon välinen suolojen pitoisuus 
tasaantuu. Tällöin maidon natrium- ja kloridi-ionien pitoisuus kasvaa 
utaretulehduksessa ja kalium-ionien pitoisuus vähenee (Kitchen 1981). Kyseisten ionien 
pitoisuuksien muutosten sekä pienentyneen rasvapitoisuuden johdosta 
utaretulehduksessa maidon sähkönjohtavuus kasvaa (Kitchen 1981, Norberg ym. 2004).  
 
Sähkönjohtavuutta voidaan mitata lypsyroboteissa sähkönjohtavuusmittareilla jokaisella 
lypsykerralla, minkä ansiosta voidaan nähdä lehmäkohtaiset muutokset 
sähkönjohtavuudessa. Sähkönjohtokykyä voidaan verrata lehmän utareneljänneksien 
välillä, mikä poistaa yksilöiden välisistä eroista aiheutuvaa vaihtelua antaen 
luetettavamman tuloksen kuin käytettäessä yleisesti määritettyjä raja-arvoja (Norberg 
ym. 2004), mikä onkin käytössä nykyisillä lypsyroboteilla. Lypsyrobotit hälyttävät, 
mikäli sähkönjohtavuuden perusteella laskettava suhdeluku nousee tietyn raja-arvon 
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yläpuolelle. Steeneveld ym. (2010) totesivat automaattilypsyjärjestelmissä käytetyn 
sähkönjohtavuusmittarin antavan runsaasti vääriä positiivisia tuloksia.  
 
Sähkönjohtavuuden on osoittautunut olevan huono menetelmä piilevien 
utaretulehduksien diagnosoimiseen (Norberg ym. 2004, Hovinen ym. 2006). Kliinisten 
utaretulehduksien diagnosoimisessa sähkönjohtavuuden muutos on luetettavampi kuin 
piilevässä utaretulehduksessa (Norberg ym. 2004). Milner ym. (1996) havaitsivat 
sähkönjohtavuuden muutoksen perusteella kliinisen utaretulehduksen ennen kuin 
maidossa havaittiin muutoksia 55 % tapauksista. Sähkönjohtavuuden herkkyys ja 
tarkkuus ovat liian alhaisia, jotta maidon automaattinen erottelu lypsyrobotilla olisi 
järkevää (Rasmussen 2004). Osa sähkönjohtavuusmittauksista lypsyroboteilla 
epäonnistuu, jolloin utaretulehdus voi jäädä huomaamatta (Hovinen ym. 2006). 
 
Woolford ym. (1998) raportoivat lypsyvaiheen vaikuttavan sähkönjohtavuuteen siten, 
että sähkönjohtavuus on parempi alkusuihkeissa kuin loppusuihkeissa tai keskivaiheilla 
lypsyä. DeLavalin lypsyrobotti mittaa sähkönjohtavuutta ensisuihkeiden sivuun 
lypsämisen jälkeen koko lypsyn ajan. 
 
2.5 Laktaattidehydrogenaasi 
 
Laktaattidehydrogenaasi (LDH) on solulimassa esiintyvä entsyymi, joka katalysoi 
reaktiota glykolyysissa. Maidon LDH on peräisin valkosoluista (Kato ym. 1989) ja 
utareen epiteelisoluista (Bogin ym. 1977). LDH-pitoisuus voidaan mitata 
fluorometrisesti (Larsen 2005). 
 
Chagunda ym. (2006) totesivat LDH:n pitoisuuden olevan koholla heti poikimisen 
jälkeen, minkä jälkeen pitoisuus laski seuraavien 30–40 vuorokauden ajan terveillä 
lehmillä. Terveen lehmän maidon LDH:n pitoisuuden on havaittu kasvavan 
poikimakertojen myötä (Chagunda ym. 2006).  
 
Utaretulehdus nostaa LDH:n pitoisuutta maidossa (Chagunda ym. 2006, Babaei ym. 
2007, Wenz ym. 2010). LDH:n pitoisuuden on havaittu korreloivan utaretulehduksen 
vakavuuden kanssa (Babaei ym. 2007, Wenz ym. 2010). Chagunda ym. (2006) totesivat 
LDH:n herkkyyden kliinisen utaretulehduksen ja terveiden lehmien erottelussa 
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vaihtelevan 73–95 % ja tarkkuuden 92–99 % välillä riippuen käytetystä raja-arvosta. 
Piilevän utaretulehduksen diagnosoimisessa Babaei ym. (2007) raportoivat LDH:n 
herkkyydeksi 65–89 % ja tarkkuudeksi 45–90 % raja-arvosta riippuen. Lehmann ym. 
(2015) totesivat LDH:n nousevan merkittävästi maidon soluluvun kasvaessa 
voimakkaasti, mutta LDH:n pitoisuus ei muuttunut merkittävästi soluluvun kasvaessa 
vain lievästi tai kohtalaisesti.  
 
Chagunda ym. (2006) totesivat maidon LDH-pitoisuuden mittaamisen olevan parempi 
menetelmä utaretulehduksen toteamiseen kuin NAGaasi-pitoisuuden mittaaminen.  
 
 
3 LÄMPÖKAMERA 
 
Lämpökameralla kuvaaminen on lypsyyn liittymätön ja ei-invasiivinen menetelmä, 
jossa mitataan ihosta emittoituva säteily (Jones & Plassmann 2002). Ihosta emittoituva 
säteily kuvaa ihonalaista verenkierron ja aineenvaihdunnan suuruutta (Jones & 
Plassmann 2002), joihin utaretulehdus aiheuttaa muutoksia (Radostits ym. 2007). 
 
Berry ym. (2003) havaitsivat utareen ihon lämpötiloissa päivittäistä vaihtelua, mihin 
vaikuttaa liikunta, ympäristön lämpötila ja auringon valo. 
 
Kokeellisesti aiheutetun kliinisen utaretulehduksen aiheuttamat oireet olivat 
havaittavissa ennen lämpökameran avulla todettuja muutoksia (Hovinen ym. 2008) 
Tässä tutkimuksessa havaittiin sekä infektoidun että terveen neljänneksen ihon 
lämpötilan nousu, mikä saattoi johtua eläimelle nousseesta kuumeesta. Hovisen ym. 
(2008) tutkimuksen tuloksiin saattoi vaikuttaa endotoksiinin aiheuttamat systeemiset 
vaikutukset. Lämpökameran kuvaussuunnilla on myös havaittu vaikutusta sairauden 
toteamiseen (Schaefer ym. 2004). 
 
Colak ym. (2008) totesivat tutkimuksessaan yhteyden utareen ihon lämpötilan ja 
lettupannutestin tuloksen välillä. Mitä korkeampi lettupannutestin tulos, sitä 
korkeammaksi utareen ihon lämpötila nousi (Colak ym. 2008).  Hurnik ym. (1984) 
totesivat kuudesta lehmästä neljällä utaretulehduksen lämpökameralla 1-3 päivää ennen 
kuin kliinisiä oireita alkoi ilmetä. Polat ym. (2010) havaitsivat piilevissä 
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utaretulehduksissa utareen ihon lämpötilan kohonneen verrattaessa terveisiin utareisiin 
ja tutkijat totesivat lämpökameralla kuvaamisen olevan yhtä tehokas utaretulehduksen 
toteamiseen kuin lettupannutesti.  
 
 
4 MAITONÄYTE 
 
4.1 Maitonäytteenotto 
 
Maitonäytteen ottaminen aseptisesti on ehdoton edellytys hyvälle maitonäytteelle, koska 
kaikki utaretulehdusta aiheuttavat taudinaiheuttajat voivat olla maitonäytteessä myös 
kontaminaation seurauksena (Hogan ym. 1999). Kontaminoitunutta näytettä ei pidä 
tulkita, vaan tulee ottaa uusi näyte (Hogan ym. 1999). Bakteriologisessa viljelyssä 
lehmän antibioottihoito estää bakteerien kasvun maljalla ja tuloksen saamisen (Quinn 
ym. 2011). PCR:ssä antibioottihoito ei estä tuloksen saamista edellyttäen, että 
testipaneeliin kuuluvaa bakteeria on edelleen maidossa. 
 
Maitonäytettä ottaessa tulee käyttää suojakäsineitä (Green ym. 2012), jotta estetään 
kontaminaatiota käsistä maitonäytteeseen. Kertakäyttösuojakäsineillä suojellaan myös 
näytteenottajan käsiä taudinaiheuttajilta erityisesti silloin, kun käsissä on haavoja. 
Ensimmäiseksi utare ja vetimet puhdistetaan näkyvästä liasta (Hogan ym. 1999). Utare 
tulisi pestä vedellä ainoastaan silloin, kun utare on todella likainen ja pelkällä 
pyyhkimisellä ei saada utaretta puhtaaksi (Hogan ym. 1999). Pesty utare tulee kuivata 
huolellisesti, koska valuvan veden mukana myös taudinaiheuttajat voivat kulkeutua 
puhdistetulle alueelle ja maitonäytteeseen.  
 
Alkusuihkeet tulee lypsää ennen näytteenottoa (Hogan ym. 1999, Green ym. 2012). 
Tällä estetään vedinkanavassa olevien bakteerien joutumista maitonäytteeseen (Blowey 
& Edmondson 2010). Vetimen päät eli alin kolmannes vetimestä tulee desinfioida 
huolellisesti 70 % alkoholilla kostutetulla vanulla tai vastaavalla desinfektioaineella 
(Hogan ym. 1999, Blowey & Edmondson 2010, Green ym. 2012). Vetimen päiden 
desinfioinnin tulisi kestää noin 10 sekuntia tai kunnes näkyvää likaa ei jää enää vanuun 
tai näy vetimen päässä, minkä jälkeen vetimen päähän ei saa enää koskea (Hogan ym. 
1999). Desinfiointiin tulee käyttää niin paljon vanua kuin tarpeellista ja yhtä vanua tulee 
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käyttää vain yhden vetimen desinfiointiin, jottei taudinaiheuttajia siirretä vetimestä 
toiseen. Lehmän potkiminen ja hännän heiluttelu tulee estää, jottei puhdistettu vedin 
likaannu uudestaan. 
 
Näytteenottoputkea pidetään melkein vaakatasossa näytettä otettaessa ja korkki pidetään 
avaamisen jälkeen suojassa, jotta estetään lian variseminen putkeen ja korkkiin (Hogan 
ym. 1999, Green ym. 2012). Muutama millilitra maitoa on riittävä määrä näytteeksi ja 
maitonäyte tulee lypsää 1-3 suihkeella, koska mitä enemmän näytettä otetaan, sitä 
suurempi on mahdollisuus kontaminoida näyte (Hogan ym. 1999). Korkki suljetaan 
välittömästi näytteenoton jälkeen. 
 
Kun yhdistetään maitonäytteitä eri neljänneksistä yhteen näytteeseen, näytteen 
kontaminaatioriski kasvaa ja tulos on epäluotettavampi (Hogan ym. 1999). 
Yhdistettäessä neljännesnäytteitä varsinaisen taudinaiheuttajan pitoisuus laskee 
laimentavan tekijän vuoksi (Buelow ym. 1996). Yhdistetyn näytteen perusteella ei voida 
tietää mistä neljänneksestä löydetty taudinaiheuttaja on peräisin. Suositeltavaa on ottaa 
jokaisesta tutkittavasta neljänneksestä oma näyte yhteisnäytteen sijasta.  
 
Mikäli utaretulehduksen aiheuttaa patogeeni, jota erittyy vain jaksoittain maitoon kuten 
S. aureus, ottamalla näytteen useampana päivänä saadaan todennäköisemmin 
positiivinen tulos (Buelow ym. 1996). 
 
Tankkimaidosta otetusta näytteestä voidaan tutkia esiintyykö karjassa tiettyjä tarttuvia 
utaretulehduksia aiheuttavia bakteereita. Maitotankista otetun maitonäytteen perusteella 
ei kuitenkaan voida arvioida tulehdusten esiintymisien määrää eikä aiheuttajia. Maidon 
yleistä laatua voidaan kuitenkin tutkia maitotankista otetulla näytteellä (Hogan ym. 
1999). 
 
Tutkimuskäytössä on otettu maitonäytteitä suoraan vedinontelosta neulalla (Black ym. 
1972) sekä vedinkanavaan asetettavalla maitokanyylillä (Bexiga ym. 2011b). 
Tutkimuksissa tutkittiin näytteenottomenetelmien vaikutusta Corynebacterium spp. 
(Bexiga ym. 2011b) ja C. boviksen (Black ym. 1972) toteamiseen näytteissä. 
Molemmilla menetelmillä kyseisiä bakteereita sisältävien näytteiden määrä väheni 
verrattaessa perinteiseen näytteenottoon (Black ym. 1972, Bexiga ym. 2011b).  
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4.2 Maitonäytteen käsittely 
 
Maitonäyte tulisi jäähdyttää jääkaappilämpötilaan mahdollisimman nopeasti (Evira 
2011). Bakteerit lisääntyvät lämpimässä säilytetyssä maidossa ja voivat estää toisten 
bakteereiden kasvua (Sandholm ym. 1995), mikä voi aiheuttaa väärän tuloksen. 
 
Mikäli maitonäytettä ei pystytä viljelemään kahdessa päivässä, näyte tulisi pakastaa 
(Evira 2011, Hogan ym. 1999). Tosin jotkin organismit eivät välttämättä selviä pitkään 
jäähdytetyssä tai jäädytetyssä näytteessä (Bexiga ym. 2011a, Hogan ym. 1999). 
Maitonäytteen vuorokauden kestävä jäädytys lisäsi negatiivisia viljelytuloksia 
grampositiivisten katalaasipositiivisten kokkien sekä gramnegatiivisten ja -positiivisten 
basillien kohdalla. Vuorokauden kestävä jäädytys ei juuri vaikuttanut grampositiivisten 
katalaasinegatiivisten kokkien kasvuun viljelyssä (Bexiga ym. 2011a).  PCR-
menetelmällä tutkittaviin näytteisiin laitetaan säilöntäainetta (bronopoli), mikä estää 
taudinaiheuttajien lisääntymisen näytteessä. 
 
Maitonäyte voi kontaminoitua missä tahansa keräys- ja käsittelyvaiheessa. Väärällä 
käsittelyllä ja säilytyksellä voidaan aiheuttaa toisten taudinaiheuttajien lisääntymistä ja 
toisten kuolemista näytteessä, minkä seurauksena tulos voi vääristyä (Hogan ym. 1999). 
Väärä tulos johtaa väärään diagnoosiin aiheuttaen lisää työtä ja kuluja (Hogan ym. 
1999). 
 
 
5 UTARETULEHDUKSEN AIHEUTTAJAN TUNNISTUS 
 
Utaretulehduksen aiheuttajat ovat useimmiten bakteereita ja yli 140 bakteerilajin, 
alalajin ja kannan on todettu aiheuttavan utaretulehduksia lehmällä (Radostits ym. 
2007). Myös hiivojen, homeiden, levien ja virusten on havaittu aiheuttavan 
utaretulehduksia (Radostits ym. 2007). Taudinaiheuttajan tunnistus on tärkeää, koska se 
vaikuttaa paitsi hoitoon myös ennaltaehkäisyyn (Quinn ym. 2011). 
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5.1 Bakteriologinen viljely 
 
Bakteriologinen viljely perustuu maitonäytteessä olevien taudinaiheuttajien 
lisääntymiseen kasvatusalustalla (Evira 2011). Viljelyllä todetaan vain eläviä 
taudinaiheuttajia. Viljelyä pidetään edelleen utaretulehduksen taudinaiheuttajien 
tunnistamisen standardimenetelmänä (Green ym. 2012). Kliinisesti oireilevilta 
utaretulehduspotilailta otetuissa näytteissä jopa 20–30 % antaa negatiivisen tuloksen 
(Nevala ym. 2004, Bradley ym. 2007, Koivula ym. 2007, Keane ym. 2013). Piilevissä 
utaretulehduksissa negatiivisten viljelytulosten määrä (29–39 %) oli suurempi kuin 
kliinisissä utaretulehduksissa (Bradley ym. 2007, Koivula ym. 2007). Viljelyssä 
käytetty maidon määrä vaikuttaa tutkimuksen herkkyyteen siten, että käyttämällä 
viljelyyn enemmän maitoa saatiin todennäköisemmin kasvustoa maljalle (Buelow ym. 
1996).  
 
Perinteisestä viljelystä voidaan saada kolmea erilaista tulosta: ei kasvua, puhdasviljelmä 
tai sekakasvu (Hogan ym. 1999). Puhdasviljelmässä maljalla kasvaa vain yhtä 
patogeenilajia ja sekakasvussa maljalla kasvaa enemmän kuin kaksi eri lajia.  
 
Taudinaiheuttajien tunnistaminen perustuu bakteerimaljalla havaittavasta 
puhdaskasvusta perustuu pesäkkeiden kasvunopeuteen, kasvutapaan ja ulkomuotoon 
sekä tarvittaviin biokemiallisiin ja serologisiin testeihin (Hogan ym. 1999, Evira 2011). 
Yleisimmät varmistustestit ovat gram-värjäys, katalaasi- ja oksidaasitesti (Hogan ym. 
1999, Evira 2011). Viljelyn tuloksen saaminen kestää yleensä 2 vrk (Hogan ym. 1999, 
Evira 2011). 
 
Mikäli viljelyssä kasvaa kolmea tai useampaa taudinaiheuttajaa, maitonäyte on 
todennäköisesti kontaminoitunut ja tulosta ei tulkita (Hogan ym. 1999, Radostits ym. 
2007). Vaikka maitonäytteessä esiintyisi bakteereja, kasvua maljalla ei aina havaita. 
Tähän ovat syynä mm. taudinaiheuttajien pieni määrä maitonäytteessä eli alle 
havaitsemisrajan, kasvualusta tai kasvatusolosuhteet ovat väärät utaretulehduksen 
aiheuttaneelle taudinaiheuttajalle tai näytteen väärän käsittelyn vuoksi taudinaiheuttajat 
ovat kuolleet (Hogan ym. 1999).  Maidossa voi myös olla taudinaiheuttajien kasvua 
estäviä aineita, kuten antibiootteja (Quinn ym. 2011) tai naudan tuottamia laktoferriinia, 
laktoperoksidaasia ja komplementtijärjestelmän proteiineja (Rainard & Riollet 2006). 
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Viljelyn avulla voidaan tutkia bakteerien herkkyys eri antibiooteille. Kasvatusalustaan 
voidaan lisätä antibioottia eri muodoissa kuten kiekkoina tai liuoksena. Herkkyys 
tutkittavalle antibiootille määritetään antibiootin aiheuttaman bakteerin kasvun 
estymisen perusteella. Vaikka bakteeri vaikuttaisi maljalla olevan herkkä tutkitulle 
antibiootille, antibiootti ei ole välttämättä tehokas eläimessä (Quinn ym. 2011). 
Stafylokokit voivat tuottaa beetalaktamaasia, joka hajottaa beetalaktaamiantibiootit eli 
bakteeri on kyseisille antibiooteille vastustuskykyinen (Quinn 2011). Bakteerien 
herkkyyttä beetalaktaameille voidaan tutkia beetalaktamaasitestillä, jossa 
beetalaktaamin hajottaminen aiheuttaa värimuutoksen.  
 
Viljelyn luotettavuus riippuu tutkimuksen suorittaneesta laboratoriosta ja 
utaretulehduksen taudinaiheuttajasta (Pitkälä ym. 2005). Pitkälä ym. 2005 totesivat 
tutkimuksessaan, että virheellisten maitonäytteiden tulosten määrä oli viljelyssä 
laboratoriosta riippuen 7–37 %. Kaikki tutkimukseen osallistuneet laboratoriot 
diagnosoivat E. coli- ja S. aureus-bakteerit oikein viljelyllä. Hitaasti kasvavat bakteerit, 
kuten T. pyogenes, diagnosoitiin useammin väärin (Pitkälä ym. 2005).  
 
5.2 PCR  
 
5.2.1 PCR ja real-time PCR 
 
Polymeraasiketjureaktio (polymerase chain reaction, PCR) perustuu näytteessä olevan 
halutun DNA-juosteen osan monistamiseen ja monistustuotteiden osoittamiseen 
näytteestä. Monistettavalle DNA-juosteen osalle on synteettisesti valmistettu 
vastinkappale eli aluke. Alukkeet ovat lyhyitä DNA-pätkiä, jotka kiinnittyvät niiden 
emäsjärjestystä vastaavaan vastinjuosteeseen näytteessä oleviin DNA-juosteisiin 
(Nicholas 2010).  
 
PCR-menetelmä kostuu kolmesta vaiheesta, joita toistetaan useita kertoja. Ensimmäinen 
vaihe on denaturaatio, jossa lämpötilan noston johdosta DNA:n juosteet irtoavat 
toisistaan. Seuraavassa vaiheessa lämpötilaa laskettaessa alukkeet kiinnittyvät niiden 
emäsjärjestystä vastaavaan kohtaan DNA-juosteissa. Kolmannessa lämpötilaa nostetaan 
ensimmäistä vaihetta vähemmän, jolloin tutkittavalle DNA:lle alkaa muodostua 
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alukkeista alkaen vastinjuostetta polymeraasientsyymin toimesta. Yhden syklin kesto on 
usein noin viisi minuuttia (Nicholas 2010).  
 
PCR-menetelmistä on monia sovelluksia (Nicholas 2010). Real-time PCR-menetelmällä 
voidaan määrittää monistetun DNA:n pitoisuus tutkitussa näytteessä reaaliajassa, minkä 
perusteella saadaan taudinaiheuttajan määrä näytteessä (Koskinen ym. 2009, Nicholas 
2010). Real-time PCR:ssa ilmoitetaan syklien määrä, joka tarvitaan saavuttamaan tietty 
DNA-juosteiden määrä. Mitä enemmän syklejä tarvitaan, sitä vähemmän näytteessä on 
tutkittua DNA:ta. Raja-arvona negatiiviselle tulokselle pidetään 
utaretulehdusdiagnostiikassa usein 37 sykliä (Koskinen ym. 2009). 
Utaretulehdustutkimuksissa käytetään multiplex real-time PCR-menetelmää, jossa 
alukkeita reaktiossa on yhtä aikaa useammalle taudinaiheuttajalle eli näytteestä tutkitaan 
useamman taudinaiheuttajan esiintymistä samalla kertaa (Koskinen ym. 2009). 
 
Tutkittaessa maitonäytteestä utaretulehdusta aiheuttavan taudinaiheuttajan varalta PCR-
menetelmällä voidaan havaita vain ne taudinaiheuttajat, joihin sopivat alukkeet 
tutkimuksessa on. PCR on nopea laboratoriomenetelmä ja tulos saadaan 4 tunnin 
kuluessa (Green ym. 2012, Koskinen ym. 2009, Koskinen ym. 2010).   
 
5.2.2 PCR-menetelmän käyttö utaretulehduksen diagnostiikassa 
 
PCR tunnistaa maitonäytteestä elävien taudinaiheuttajien lisäksi kuolleet 
taudinaiheuttajat (Green ym. 2012). PCR-menetelmällä voidaan todeta taudinaiheuttaja 
huomattavan usein viljelynegatiivisista näytteistä taudinaiheuttaja (Taponen ym. 2009, 
Koskinen ym. 2010, Keane ym. 2013). Jopa 80 % viljelynegatiivisista maitonäytteistä 
on voitu todeta taudinaiheuttaja PCR-menetelmällä (Keane ym. 2013).  Hiitiö ym. 
(2015) raportoivat 46 % viljelynegatiivisista näytteistä PCR:lla taudinaiheuttajan, jotka 
useimmiten olivat Staphylococcus spp.-bakteereita tai ympäristöperäisiä bakteereita. 
 
PCR-menetelmällä havaitaan näytteessä useammin enemmän kuin yksi taudinaiheuttaja 
kuin viljelyssä (Spittel & Hoedemaker 2012, Keane ym. 2013), mutta on myös 
raportoitu päinvastaisia tuloksia (Hiitiö ym. 2015).  
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Keane ym. (2013) totesivat vain harvoissa tapauksissa viljelypositiivisen näytteen PCR-
menetelmällä negatiiviseksi. Syiksi on epäilty muun muassa monimuotoisuutta 
alukkeen kiinnittymiskohdassa tutkittavassa kohdassa geeniä ja viljelymaljan 
kontaminaatiota (Keane ym. 2013). Hiitiö ym. (2015) raportoivat PCR:ssä negatiivista 
näytteistä yli puolissa kasvustoa viljelyssä, joista 26 % oli PCR-menetelmän 
tutkimuspaneeliin kuulumattomia taudinaiheuttajia. Kohdepatogeenien negatiivisten 
PCR ja positiivisen viljelytuloksen antaneissa näytteissä havaittiin viljelyssä alhaisia 
patogeenien pesäkemääriä ja negatiivisen PCR-tuloksen epäiltiin johtuvan näytteen 
huonosta sekoittamisesta (Hiitiö ym. 2015). 
 
Viljelynegatiivisiksi ja PCR-positiivisiksi todetuissa maitonäytteissä on havaittu 
pienempiä pitoisuuksia taudinaiheuttajia kuin molemmilla menetelmillä positiiviseksi 
todetuissa näytteissä (Keane ym. 2013). Koska PCR-menetelmässä havaitaan myös 
kuolleet taudinaiheuttajat, positiivisen tuloksen perusteella ei voida sanoa onko 
maidossa ja utareessa taudinaiheuttamiskykyisiä bakteereita (Keane ym. 2013). PCR-
menetelmän herkkyys ja tarkkuus utaretulehduksien aiheuttajien osalta on todettu 
tutkimuksessa olevan jopa 100 % eli menetelmällä ei todettu yhtään väärää positiivista 
eikä yhtään väärää negatiivista (Koskinen ym. 2009). 
 
Stafylokokeille ominainen beetalaktamaasigeeni (blaZ) aiheuttaa resistenssiä 
beetalaktaamiantibiooteille (Rowland & Dyke 1990). blaz-geeni voidaan todeta 
maitonäytteestä PCR-menetelmällä. Mikäli näytteessä todetaan blaZ-geenin lisäksi sekä 
Staphylococcus spp. että S. aureusta, ei voida päätellä kumpi bakteereista vai 
molemmat ovat resistenssejä beetalaktaameille.  
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III KOKEELLINEN OSA 
 
 
1 TUTKIMUKSEN TARKOITUS 
 
Tämän tutkimuksen tarkoituksena oli vertailla perinteisellä aseptisella 
maitonäytteenottotekniikalla sekä parittaisten, maitokanyylin avulla otettujen 
maitonäytteiden PCR tuloksia. Tutkimuksessa pyrittiin selvittämään myös yleisimpiä 
kontaminantteja vertailemalla eri näytteenottomenetelmiä ja käyttämällä PCR-tulosten 
tulkinnassa positiivisen tuloksen havaitsemiseksi PCR:llä eri raja-arvoja. Oletuksena 
oli, että maitonäytteessä esiintyisi kanyylillä otettaessa vähemmän lajeja näytettä 
kohden kuin perinteisellä näytteenottomenetelmällä. 
 
 
2 AINEISTO JA MENETELMÄT 
 
Tutkimuksen maitonäytteet kerättiin maaliskuun 2011 ja huhtikuun 2013 välisenä 
aikana. Maitonäytteitä otettiin 226 kappaletta sekä perinteisellä menetelmällä että 
maitokanyylilla eli näytteitä otettiin yhteensä 452 kappaletta. Helsingin yliopiston 
tuotantoeläinsairaalan Saaren klinikan tilakäyntien yhteydessä potilaina olleilta lehmiltä 
kerättiin molempia näytteitä 149 kappaletta. Molempia näytteitä kerättiin 77 kappaletta 
Tarton yliopiston (The Institute of Veterinary Medicine and Animal Sciences, 
Estonian University of Life Sciences) karjasta sekä yhdestä sen praktiikka-alueelle 
kuuluvasta lypsykarjasta.  
 
Ennen maitonäytteiden ottamista määriteltiin neljänneskohtaiset somaattiset solut 
CMT:llä käyttäen asteikkoa yhdestä viiteen. Näytteitä otettiin neljänneksistä, joiden 
CMT oli kolme tai enemmän eli neljänneksistä, joissa epäiltiin olevan utaretulehdus. 
 
2.1 Lehmät 
 
Maitonäytepareista (perinteinen- ja kanyylinäyte) 55 % (177 kpl) oli otettu holstein-
rotuisilta lehmistä, 45 % (89 kpl) ayrshireiltä ja 4 % (9 kpl) muun rotuisilta. Rotutiedot 
puuttuivat 11 näyteparin osalta. Kuvassa 1 on näytteiden määrät lehmien poikimakerran 
mukaisesti jaoteltuna. Keskipoikimakerta oli 2,7, mediaani 3, minimi 1 ja maksimi 8. 
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Lehmät olivat poikineet melko tasaisesti ympäri vuoden ja maitonäytteitä otettiin 
kaikissa lypsykauden vaiheissa. Lehmän poikimakertatieto puuttui 17 näyteparin osalta. 
 
Yhdeltä lehmältä maitonäyte otettiin joko yhdestä, kahdesta, kolmesta tai kaikista 
neljästä neljänneksestä. Näytteitä otettiin useammin takaneljänneksistä (58,7 %) kuin 
etuneljänneksistä (41,3 %) (kuva 2).  Vasemman (50,2 %) ja oikean (49,8 %) puolen 
neljänneksistä otettiin suunnilleen saman verran näytteitä (kuva 2). Yhdestä näyteparista 
puutui tieto, mistä neljänneksestä se oli otettu. 
 
2.2 Näytteenotto ja näytteiden käsittely 
 
Näkyvästi likaiset utareet puhdistettiin ennen näytteenottoa kostealla pyyhkeellä tai 
lypsyliinalla. Ensimmäiseksi otettiin maitonäyte perinteisellä aseptisella 
näytteenottomenetelmällä (näyte A) (Hogan ym. 1999). Vedin pyyhittiin 70 % etanolilla 
puhtaaksi ja maitoa lypsettiin 10 ml säilöntäaineettomaan näyteputkeen (Linkoputki 16 
x 100 mm Plastone, Mekalasi). 
 
Heti A-maitonäytteen ottamisen jälkeen sama vedin pyyhittiin uudelleen 70 % etanolilla 
ja maitokanyyli (Maitopilli steriili Vetcare, Oriola) asetettiin vetimeen käyttäen 
kertakäyttökäsineitä. Maitokanyylin kautta laskettiin toinen maitonäyte (näyte B) 
vedinontelosta samanlaiseen säilöntäaineettomaan näyteputkeen kuin näyte A.  
 
Kuva 1. Maitonäytteiden (n=209) määrä järjestetty lehmien poikimakerran mukaisesti. 
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Kuva 2. Maitonäytteiden (tavallinen ja kanyyli) määrät neljänneksittäin (n=225). 
 
Saaren klinikan praktiikka-alueelta kerätyt näytteet kuljetettiin klinikan yhteydessä 
olevaan Helsingin yliopiston kliinisen tuotantoeläinlääketieteen osaston laboratorioon 
kuuden tunnin kuluessa näytteenotosta. Virosta otetut näytteet jäähdytettiin +6˚C 
asteeseen välittömästi näytteenoton jälkeen ja kuljetettiin jäähdytettynä Saaren 
klinikalle. Näytteet säilytettiin jääkaapissa +6˚C yön yli. 
 
A-maitonäytteistä siirrettiin aseptisesti 1,0 ml maitoa 2,0 ml:n eppendorf-putkeen ja 
jäädytettiin -20˚C vuorokauden kuluessa näytteenotosta maidon NAGaasin 
aktiivisuuden määritystä varten. Molemmin tavoin otetuista maitonäytteistä siirrettiin 
aseptisesti 2,5 ml maitoa putkeen (Vacuette® Z No additive 4ml, Greiner Bio-One, 
Mekalasi) ja jäädytettiin -20˚C vuorokauden kuluessa näytteenotosta. Pakastetut 
näytteet lähetettiin isompina erinä Thermo Fisher Scientific Ltd:n laboratorioon 
Vantaalle kuukauden sisällä näytteenotosta PCR-määrityksiä varten.  
 
2.3 Somaattiset solut 
 
Näytteen solupitoisuus määritettiin klinikan laboratoriossa A-näytteistä DCC-
solulaskurilla (DeLaval Cell Counter, DeLaval Inc., Sweden) näytteenottoa seuraavana 
päivänä. Terveen maidon rajana käytettiin 100 000 solua/ml (NMC 2001) 
 
2.4 NAGaasi 
 
Maidon NAGaasin aktiivisuus mitattiin klinikan laboratoriossa Hovisen ym. (2014) 
muunnelmalla Mattilan ja Sandholmin (1985) kehittämästä fluorogeenisestä 
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menetelmästä jäädytetystä A-maitonäytteestä kuukauden sisällä näytteenotosta. 
Käytetty yksikkö on pmol 4-MU/min/µl 25˚C asteisessa maidossa. Suurin mahdollinen 
mitattava pitoisuus laitteella oli 24,49 pmol 4-MU/min/µl. Hovinen ym. (2014) 
havaitsivat normaalin maidon (SCC < 100 000 solua/ml) NAGaasin aktiivisuuden 
olevan keskimäärin 0,45 pmol 4-MU/min/µl vaihteluvälin ollessa 0,09-1,04 pmol 4-
MU/min/µl.  
 
2.5 Multiplex real-time PCR 
 
Molemmat näytteet tutkittiin multiplex real-time PCR:llä (PathoProof Mastitis Assay 
16-Kit) Thermo Fisher Scientific Ltd:n laboratoriossa Vantaalla jäädytetyistä näytteistä 
kuukauden sisällä näytteenotosta. Tutkimuspaneeliin kuuluvat seuraavat lajit: C. bovis, 
E. coli, Enterococcus spp., hiiva, Klebsiella spp., Mycoplasma bovis, Mycoplasma spp., 
Prototheca levät, Serratia marcescens, S. aureus, Staphylococcus spp. (muut 
stafylokokit kuin S. aureus), Str. agalactiae, Str. dysgalactiae, Str. uberis ja T. 
pyogenes/Peptoniphilus indolicus. Tutkimuksissa käytetty näytemäärä oli 350 µl 
maitoa, josta DNA:n erottamisen jälkeen PCR-reaktioon itsessään käytettiin 17,5 µl. 
PCR:ssa mitattiin tulos 40,0 sykliin asti. Rutiinikäytössä negatiivisen näytteen raja 
>37,0 sykliä (Koskinen ym. 2009). 
 
Tuloksissa käytettiin 37,0 ja 40,0 syklin lisäksi 34,0 syklin rajaa C. bovis- ja 
Staphylococcus spp.-bakteereille. C. bovis- ja Staphylococcus spp.-bakteereita pidetään 
vähäpätöisinä taudinaiheuttajina (Radostits ym. 2007), mutta ne ovat maitonäytteissä 
yleisimmin todettuja taudinaiheuttajia (Pitkälä ym. 2004). Viljelyssä kontaminoituneena 
näytteenä pidetään näytettä, jossa todetaan kolmea tai useampaa lajia (Hogan ym. 
1999), minkä vuoksi tässä tutkimuksessa käytettiin samaa kontaminoituneen näytteen 
määritelmää myös PCR-menetelmälle. 
 
2.6 Statistiikka 
 
Näytteenottotavan vaikutusta bakteriologiseen tulokseen vertailtiin kuvailevan aineiston 
lisäksi tilastotieteellisin menetelmin. Näytteiden lajimäärissä esiintyviä eroja vertailtiin 
perinteisen ja kanyylinäytteenottomenetelmän välillä parittaisella T-testillä. Samaa 
parittaista T-testiä käytettiin myös vertailemaan Staphylococcus spp. ja C. boviksen 
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havaitsemiseen tarvittuja PCR syklien määriä. Tilastoanalyysit tehtiin SPSS versiolla 21 
(SPSS  Inc., USA). 
 
 
3 TULOKSET 
 
3.1 Somaattiset solut ja NAGaasi 
 
Somaattisten solujen määrä määritettiin 199 näytteestä. Solumääritys ei onnistunut 27 
näytteestä mittauksen estäneiden hiutaleiden ja paakkujen vuoksi. Maidon NAGaasin 
aktiivisuus saatiin mitattua 225 näytteestä eli tulos puuttui yhdestä maitonäytteestä. 
Sekä somaattisten solujen että NAGaasin aktiivisuuden vaihteluväli, keskiarvo ja 
mediaani kerrotaan taulukossa 1. 
 
Soluluku oli 183 näytteessä (92,0 %) yli 100 000 solua/ml. Maidon NAGaasin 
aktiivisuus oli 190 maitonäytteessä (84,4 %) suurempi kuin 1,04 pmol 4-MU/min/µl. 
Somaattisten solujen mukaan näytteistä hieman useampi oli peräisin utaretulehduksesta 
kuin maidon NAGaasi aktiivisuuden mukaan. 
 
 
 
 
 
Taulukko 1. Somaattisten solujen määrän (SCC) ja maidon NAGaasi aktiivisuuden 
mediaani, vaihteluväli ja keskiarvo perinteisellä aseptisella tavalla otetuissa 
maitonäytteissä. SCC määritettiin 199 näytteestä ja maidon NAGaasi aktiivisuus 255 
näytteestä. 
  mediaani minimi maksimi keskiarvo 
SCC 
x1000 solua/ml 
1916 32 6455 2069 
 
NAGaasi 
pmol 4-MU/min/µl  
3,71 0,34 24,49 7,23 
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Taulukko 2. Bakteerilajien lukumäärä maitonäytteissä, kun näyte on otettu perinteisellä 
aseptisella maitonäytteenottotekniikalla. Somaattisten solujen määrä (SCC) oli yli 
100 000 solua/ml 183 näytteessä ja alle 100 000 solua/ml 16 näytteessä. Real-time 
PCR-menetelmän raja-arvo 37,0 sykliä.   
  
Yhteensä 
 
SCC > 100 000solua/ml 
 
SCC < 100 000solua/ml 
Lajia/näyte
 
kpl % 
 
kpl % 
 
kpl % 
0 
 
23 11,6 
 
23 12,6 
 
0 0 
1 
 
64 32,2 
 
58 31,7 
 
6 37,5 
2 
 
74 37,2 
 
64 35,0 
 
10 62,5 
≥3 
 
38 19,1 
 
38 20 
 
0 0 
 
Negatiivisia näytetuloksia ei ollut alle 100 000 solua/ml sisältävässä maidossa (taulukko 
2). Kontaminoituneita näytteitä oli enemmän yli 100 000 solua/ml näytteissä (taulukko 
2). Alle 100 000 solua/ml maitonäytteissä havaittiin enimmillään kahta lajia samassa 
näytteessä, kun yli 100 000 solua/ml sisältävissä näytteissä todettiin enimmillään 
seitsemän lajia.  Maidon soluluvusta riippumatta useimmiten havaitut lajit olivat 
Staphylococcus spp. ja C. bovis (taulukko 3). Suhteellisesti C. bovista sisältäviä 
näytteitä oli selvästi enemmän alle 100 000 solua/ml sisältävissä näytteissä kuin yli 
100 000 solua/ml sisältävissä näytteissä (taulukko 3). 
 
Taulukko 3. Eri bakteerilajien lukumäärät perinteisellä aseptisella maitonäytteen-
ottotekniikalla otetuissa maitonäytteissä somaattisten solujen määrä (SCC) ollessa yli 
100 000 solua/ml (n=183 kpl) ja alle 100 000 solua/ml (n=16 kpl) sekä lajien osuus 
näissä yhteensä (n=199 kpl). Real-time PCR-menetelmän raja-arvo 37,0 sykliä.  
Laji Yhteensä  SCC > 100 000 solua/ml 
 
SCC < 100 000 solua/ml 
 
kpl % kpl % 
 
kpl % 
C. bovis 81 40,7  68 37,2 
 
13 81,3 
E. coli 9 4,5  8 4,4 
 
1 6,3 
Enterococcus spp. 4 2,0  4 2,1 
 
0 0 
Hiiva 40 20,1  39 21,3 
 
1 6,3 
Klebsiella spp. 4 2,0  4 2,3 
 
0 0 
Prototheca 3 1,5  3 1,6 
 
0 0 
S. aureus 16 8,0  16 8,7 
 
0 0 
Staphylococcus spp. 121 60,8  111 60,7 
 
10 62,5 
Str. dysgalactiae 26 13,1  26 14,2 
 
0 0 
Str. uberis 25 12,6  24 13,1 
 
1 6,3 
T. pyogenes/ P. 
indolicus 
 
17 
 
8,5 
 
17 9,3 
 
0 0 
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3.2 Multiplex real-time PCR  
 
A-näytteissä havaittiin merkitsevästi enemmän lajeja näytteessä kuin B-näytteissä 37 ja 
40 raja-arvoilla (p<0,05). Raja-arvolla 37 A-näytteissä havaittiin keskimäärin 1,7 
lajia/näyte ja B-näytteissä 1,1 lajia/näyte. Negatiivisten näytteiden määrä lähes 
kaksinkertaistui ja positiivisten näytteiden määrä väheni 13,6 % kanyylimenetelmällä 
verrattaessa perinteiseen menetelmään raja-arvolla 37 (taulukko 4). Kolmea tai 
useampaa lajia sisältäviä näytteitä eli kontaminoituneita näytteitä oli A-näytteistä 42 kpl 
(18,6 %) ja B-näytteistä 12 kpl (5,3 %) raja-arvolla 37. Kontaminoituneiden näytteiden 
määrä väheni kanyylimenetelmällä 71,4 % perinteiseen näytteenottomenetelmään 
verrattaessa raja-arvolla 37.  
 
A-näytteet olivat useammin kontaminoituneet kuin B-näytteet 37 ja 40 raja-arvoilla 
(taulukko 5). Raja-arvoa nostettaessa kontaminoituneiden näytetulosten määrä lisääntyi 
ja negatiivisten tulosten määrä väheni (taulukko 5). Raja-arvolla 40 sykliä A-näytteissä 
havaittiin enimmillään yhdeksän lajia ja B-näytteessä kuusi lajia per näyte. Raja-arvolla 
37 A-näytteissä todettiin enimmillään seitsemän lajia ja B-näytteessä viisi lajia.  
 
 
Taulukko 4. Bakteerilajien lukumäärät samassa maitonäytteessä perinteisellä aseptisella 
menetelmällä otetuissa maitonäytteissä (A-näyte) ja maitokanyylilla otetuissa 
maitonäytteissä (B-näyte). Molempia näytteitä on otettu 226 kpl samoista 
neljänneksistä. Real-time PCR-menetelmän raja-arvo 37 sykliä. 
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Taulukko 5. Bakteerilajien lukumäärät samoissa maitonäytteissä käyttäen real-time 
PCR-menetelmän raja-arvona (Ct) 37,0 ja 40,0. A-näyte otettu perinteisellä aseptisella 
maitonäytteenottotekniikalla ja B-näyte maitokanyylin kautta. Molempia näytteitä otettu 
226 kpl samoista neljänneksistä.  
 
 
Näytteissä havaittiin 15 tutkitusta taudinaiheuttajista real-time PCR:lla 13 eri 
taudinaiheuttajaa: C. bovis, E. coli, Enterococcus spp., hiiva, Klebsiella spp., 
Mycoplasma spp., Prototheca, S. aureus, Staphylococcus spp., Str. dysgalactiae, Str. 
uberis ja T. pyogenes/Peptoniphilus indolicus (taulukko 6, taulukko 7).  
 
Sekä A- että B-näytteissä useimmin todettu laji oli Staphylococcus spp. ja toiseksi 
yleisin C. bovis raja-arvoilla 37 ja 40 (taulukko 6, taulukko 7). C. bovis- ja 
Staphylococcus spp.-bakteereiden toteamiseen tarvittiin A-näytteissä merkitsevästi 
vähemmän syklejä kuin B-näytteissä tutkituilla raja-arvoilla (p<0,05) eli A-näytteissä 
oli enemmän kyseisien bakteerien DNA:ta kuin B-näytteissä. C. boviksen syklien määrä 
oli A-näytteissä keskimäärin 4,1–4,6 sykliä pienempi kuin B-näytteissä käytetystä raja-
arvosta riippuen. A-näytteissä Staphylococcus spp. syklien määrä oli keskimäärin 1,8–
2,4 sykliä vähemmän kuin B-näytteissä käytetystä raja-arvosta riippuen. Kaikkia muita 
lajeja havaittiin useammin A-näytteissä kuin B-näytteissä raja-arvolla 37 paitsi 
Mycoplasma spp.- ja Enterococcus spp.-bakteereita (taulukko 6). Mycoplasma spp.-
bakteereita havaittiin vain yhdessä B-näytteessä eikä yhdessäkään A-näytteessä. 
Enterococcus spp.-bakteereita oli yhtä paljon A- ja B-näytteissä (taulukko 6).  
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Taulukko 6. Todettujen bakteerilajien lukumäärät perinteisellä aseptisella tekniikalla 
otetuissa maitonäytteissä (A-näyte) ja maitokanyylilla otetuissa maitonäytteissä (B-
näyte). Molempia näytteitä on otettu 226 kpl samoista neljänneksistä. Real-time PCR-
menetelmän raja-arvo 37,0 sykliä. 
 
Taulukko 7. Todettuja bakteerilajien lukumäärät perinteisellä aseptisella tekniikalla 
otetuissa maitonäytteissä (A-näyte) ja maitokanyylilla otetuissa maitonäytteissä (B-
näyte). Molempia näytteitä on otettu 226 kpl samoista neljänneksistä. Real-time PCR-
menetelmän raja-arvo 40,0 sykliä. 
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Staphylococcus spp.-bakteereita sisältävien näytteiden lukumäärä väheni 38,6 % A-
näytteissä ja 40 % B-näytteissä kun raja-arvoa laskettiin 37 syklistä 34 sykliin (taulukko 
8). C. bovista sisältävien näytteiden lukumäärä väheni vain hieman (7,3 %) A-näytteissä 
ja 46,8 % B-näytteissä kun raja-arvoa laskettiin 37 syklistä 34 sykliin (taulukko 8). 
 
Kontaminoituneissa eli ≥3 eri lajia sisältävissä A- ja B-näytteissä useimmin havaittuja 
lajeja olivat Staphylococcus spp. (90,5 %, 91,7 %), hiiva (54,7 %, 50 %) ja C. bovis 
(50,0 %, 41,7 %) sekä kontaminoituneissa B-näytteissä lisäksi Str. uberis (50 %) 
käytettäessä raja-arvoa 37,0 sykliä (taulukko 9). 
 
 
 
 
 
 
Taulukko 8. C. bovis- ja Staphylococcus spp.-bakteereita sisältävien maitonäytteiden 
lukumäärä perinteisellä aseptisella tekniikalla otetuissa maitonäytteissä (A-näyte) ja 
maitokanyylilla otetuissa näytteissä (B-näyte) käyttäessä real-time PCR-menetelmän 
raja-arvona (Ct) 34,0, 37,0 ja 40,0 sykliä. Molempia näytteitä on otettu 226 kpl samoista 
neljänneksistä. 
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Taulukko 9.  Havaitut bakteerilajit perinteisellä aseptisella maitonäytteenottotekniikalla 
(A-näyte) ja maitokanyylillä otettaessa (B-näyte). Sarakkeissa 1–≥5 on kerrottu 
näytteestä havaittujen lajien määrä yhteensä, sisältäen tarkasteltavan bakteerin. 
Molempia näytteitä on otettu 226 kpl samoista neljänneksistä. Real-time PCR-
menetelmän raja-arvona 37,0 sykliä. Syklien lajikohtaiset mediaanit, vaihteluvälit ja 
keskiarvot. 
Näyte A 
Lajien lukumäärä 
näytteessä 
 
PCR:n syklien arvot 
Laji 1 2 3 4 ≥5  mediaani min.  maks. keskiarvo 
C. bovis 16 45 15 3 3  29,8 25,0 36,4 30,2 
E. coli 4 5 4 1 2  28,4 20,1 36,9 29,5 
Enterococcus spp. 1 1 1 1 2  31,3 26,7 36,2 31,5 
Hiiva 7 15 15 5 3  34,6 26,0 37,0 34,2 
Klebsiella spp. 0 2 1 0 2  34,4 16,3 36,5 31,2 
Prototheca 0 0 1 0 2  35,3 34,1 36,9 35,4 
S. aureus 2 8 4 4 2  28,0 13,7 36,1 28,1 
Staphylococcus spp. 26 68 24 8 6  32,9 11,1 36,9 31,8 
Str. dysgalactiae 6 10 6 4 4  32,7 21,3 37,0 30,6 
Str. uberis 7 11 6 4 3  29,7 20,5 37,0 29,8 
T. pyogenes/ P. 
indolicus 2 5 4 6 3 
 
34,5 18,0 36,9 32,2 
 
 
 
Näyte B 
Lajien lukumäärä 
näytteessä 
 
PCR:n syklien arvot 
Laji 1 2 3 4 5 
 
mediaani min.  maks. keskiarvo 
C. bovis 38 19 5 0 0 
 
33,9 26,9 37,0 33,5 
E. coli 5 5 1 0 1 
 
28,3 21,0 37,0 28,4 
Enterococcus spp. 1 2 0 2 1 
 
32,5 28,4 36,9 32,6 
Hiiva 5 7 4 2 0 
 
35,1 27,5 36,7 34,5 
Klebsiella spp. 1 1 0 1 0 
 
33,1 16,8 33,9 27,9 
Mycoplasma spp. 0 0 1 0 0 
 
36,4 36,4 36,4 36,4 
Prototheca 0 0 1 0 0 
 
36,5 36,5 36,5 36,5 
S. aureus 3 13 1 1 0 
 
31,0 18,7 36,9 30,3 
Staphylococcus spp. 37 41 7 3 1 
 
33,5 17,4 36,9 32,6 
Str. dysgalactiae 7 5 0 0 1 
 
26,1 19,2 36,7 27,4 
Str. uberis 8 10 3 2 1 
 
32,1 19,3 37,0 31,1 
T. pyogenes/ P. 
indolicus 1 3 1 1 0 
 
30,0 22,4 36,9 29,7 
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4 POHDINTA 
 
Näytteenottomenetelmä vaikutti maitonäytteen bakteriologiseen tulokseen. Otettaessa 
maitonäyte maitokanyylilla havaittiin merkitsevästi vähemmän taudinaiheuttajalajeja 
näytettä kohden kuin perinteisellä aseptisella tavalla otettaessa tutkituilla raja-arvoilla. 
Maitonäytteitä otettaessa kanyylilla negatiivisten ja yhtä lajia sisältävien näytteiden 
määrä lisääntyi sekä useamman lajin sisältäneiden näytteiden määrä väheni verrattaessa 
perinteiseen näytteenottomenetelmään molemmilla raja-arvoilla. Kanyylilla otetuissa 
maitonäytteissä on aikaisemminkin havaittu tilastollisesti merkittävästi vähemmän lajeja 
kuin perinteisellä menetelmällä otettaessa (Bexiga ym. 2011b).  
 
C. boviksen ja Staphylococcus spp.-bakteerien lukumäärä oli merkitsevästi pienempi 
kanyylinäytteissä kuin perinteisellä menetelmällä otetuissa näytteissä tässä 
tutkimuksessa. Ero menetelmien välillä todennäköisesti johtuu siitä, että 
maitokanyylillä ohitetaan vedinkanava ja sen mikrobit. Jos taudinaiheuttajia on 
ainoastaan vedinkanavassa, kyseessä ei ole utaretulehdus, koska utaretulehduksessa 
utareen maitoa tuottava kudos on tulehtunut (Radostits ym. 2007). Vedinkanavassa 
olevat taudinaiheuttajat ovat siis utaretulehduksen aiheuttajaa tutkittaessa 
kontaminatteja.  
 
Maitokanyylin käyttämisessä on omat riskinsä. Kanyyli laajentaa vedinkanavaa ja voi 
aiheuttaa kanavan pinnan rikkoutumista, mikä heikentää utareen puolustuskykyä 
taudinaiheuttajille (Blowey & Edmondson 2010). Maitokanyylia käytettäessä tulee olla 
huolellinen toiminnan aseptisuudesta, koska näytteen kontaminoitumisen lisäksi on 
mahdollista viedä utareeseen kanyylin mukana taudinaiheuttaja. Kanyylin mukana 
taudinaiheuttajia voi päästä vedinkanavan ohi suoraan syvemmälle vedinonteloon. 
Pahimmassa tapauksessa kanyylillä voidaan aiheuttaa terveelle lehmälle utaretulehdus.   
 
Bexiga ym. (2011b) pohtivat lypsämisen kanyylinäytteenoton jälkeen lisäävän 
menetelmän turvallisuutta, koska useita litroja maitoa kulkee maitokammion kautta. 
Kanyylimenetelmän ei havaittu nostavan solujen määrää alle 200 000 solua/ml olleissa 
neljänneksissä, kun soluluku määritettiin viikon kuluttua ensimmäisestä näytteenotosta 
(Bexiga ym. 2011b). Tässä tutkimuksessa otettiin aina perinteinen näyte ennen 
kanyylinäytettä. Tämä on saattanut vaikuttaa tuloksiin, koska kanyylinäytettä otettaessa 
37 
 
maitoa on kulkenut enemmän vedinkammion ja -kanavan läpi huuhtoen niitä. Ennen 
perinteistä näytteenottoa lypsettiin alkusuihkeet ja CMT-testiin tarvittava maito, jotka 
huuhtoivat vedinkammiota ja -kanavaa ennen perinteistä näytteenottoa. Bexiga ym. 
(2011b) eivät havainneet merkitystä kanyylin ja perinteisen näytteenottojen 
järjestyksellä tuloksiin. 
 
Tutkimusnäytteistämme suurin osa oli peräisin takaneljänneksistä. Aikaisemmissa 
tutkimuksissa on havaittu sekä piilevien että kliinisten utaretulehdusten määrän olevan 
suurempi takaneljänneksissä kuin etuneljänneksissä (Barkema ym. 1997, Lancelot ym. 
1997, Berry & Meaney 2006). Maitotuotos on korkeampi takaneljänneksissä (Lancelot 
ym. 1997), mikä voisi vaikuttaa takaneljänneksien utaretulehdusten määrään, koska 
korkean maitotuotoksen on todettu lisäävän utaretulehdusriskiä (Houben ym. 1993). 
Utareen muodolla on havaittu olevan vaikutusta utaretulehdusriskiin (Bhutto ym. 2010, 
Singh ym. 2014), joten utareen muoto voisi mahdollisesti vaikuttaa tulehdusten määrien 
eroihin etu- ja takaneljänneksissä. Vasemman ja oikean puolen neljänneksistä otettiin 
tähän tutkimukseen suunnilleen saman verran näytteitä. Aikaisemmin tutkimuksissa on 
havaittu oikean puolen neljänneksissä useammin utaretulehduksia kuin vasemman 
puoleisissa (Barkema ym. 1997, Berry & Meaney 2006).  
 
Soluluvun ja NAGaasin perusteella näytteistä suurin osa (92,0 % ja 84,4 %) oli peräisin 
utaretulehdusta sairastavilta lehmiltä. Alle 100 000 solua/ml sisältäneistä 
neljännesnäytteistä yksikään ei ollut negatiivinen. Yli 100 000 solua/ml sisältäneistä 
näytteistä 12,6 % oli negatiivisia. Negatiivisten näytteiden suurempi määrä yli 100 000 
solua/ml näytteissä on voinut johtua siitä, että soluluku on ollut koholla jonkin muun 
syyn vuoksi kuin infektion vuoksi. Solulukua ei saatu mitattua kaikista näytteistä 
maidossa esiintyvien hiutaleiden ja paakkujen vuoksi, joita muodostuu maitoon 
utaretulehduksessa. Tämä on saattanut vaikuttaa tuloksiin, joita on pohdittu soluluvun 
perusteella. 
 
Alle 100 000 solua/ml näytteissä havaittiin 81,3 prosentissa C. bovista, mikä oli 
merkittävästi enemmän kuin näytteen soluluvun ollessa yli 100 000 solua/ml (37,2 %). 
Toiseksi eniten alle 100 000 solua/ml näytteissä havaittiin Staphylococcus spp.-
bakteereita (62,5 %), joita havaittiin lähes yhtä monessa yli 100 000 solua/ml 
sisältävässä näytteessä (60,7 %). C. bovis ja Staphylococcus spp. on todettu meta-
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analyysissä aiheuttavan lievää kohoamista maidonsoluluvussa (105 000 solua/ml ja 
138 000 solua/ml) (Djabri ym. 2002). Alle 100 000 solua/ml sisältävät näytteet voivat 
osaksi olla peräisin C. boviksen ja Staphylococcus spp.-bakteerien aiheuttamasta 
lievästä utaretulehduksesta. Tämä selittäisi myös C. boviksen esiintymisen merkittävästi 
useammassa alle 100 000 solua/ml näytteessä kuin yli 100 000 solua/ml näytteessä.   
 
C. bovis ja Staphylococcus spp. olivat yleisimmät havaitut lajit tässä tutkimuksessa 
molemmin tavoin otetuissa näytteissä kaikilla tutkituilla raja-arvoilla. Staphylococcus 
spp. oli myös selvästi yleisin laji molemmin tavoin otetuissa kontaminoituneissa 
näytteissä raja-arvolla 37. Myös hiiva ja C. bovis olivat yleisiä kummallakin 
näytteenottotavalla otetuissa kontaminoituneissa näytteissä. Mitä suurempaa raja-arvoa 
käytettiin, sitä enemmän havaittiin kontaminoituneita näytteitä ja vähemmän 
negatiivisia näytteitä. Staphylococcus spp.-bakteereihin kuuluvat koagulaasi-negatiiviset 
stafylokokit (KNS) ovat C. boviksen kanssa aikaisemminkin todettu maitonäytteistä 
useimmin havaituiksi lajeiksi PCR-menetelmällä (Koskinen ym. 2010). KNS:n ja C. 
boviksen aiheuttamat utaretulehdukset ovat yleensä lieviä ja niitä pidetään vähäpätöisinä 
taudinaiheuttajina (Radostits ym. 2007). Raja-arvoa laskettaessa 37 syklistä 34 sykliin 
Staphylococcus spp.-bakteereita sisältävien näytteiden määrä väheni merkittävästi 
kummallakin näytteenottomenetelmällä. Perinteisellä menetelmällä C. bovista 
sisältävien näytteiden määrä väheni vain lievästi. Tämän tutkimuksen perusteella ei 
tiedetä vähentääkö raja-arvon lasku kontaminanttien vai utaretulehdusta oikeasti 
aiheuttaneiden C. bovis- ja Staphylococcus spp.-bakteereiden lukumäärää näytteissä. 
 
Tulosten perusteella maitonäytteenotto kanyylimenetelmän avulla vaikutti lupaavalta 
perinteiseen menetelmään verrattaessa. Pitäisin kanyylimenetelmää hyvänä 
näytteenottomenetelmänä erityisesti PCR-menetelmällä tutkittavien maitonäytteiden 
ottamiseen, koska PCR on viljelyä herkempi menetelmä (Taponen ym. 2009, Koskinen 
ym. 2010, Keane ym. 2013). PCR-menetelmä on herkkyytensä ja nopeutensa vuoksi 
hyvä bakteriologinen tutkimusmenetelmä. Kanyylin käyttö on invasiivista ja kanyylilla 
voidaan aiheuttaa vaurioita vetimeen. Tämän vuoksi kanyylin käyttö on lehmän 
kannalta perinteistä näytteenottoa huonompi vaihtoehto. Kanyylimenetelmästä ja sen 
aiheuttamista haitoista tarvitaan kuitenkin lisää tutkimuksia ennen kuin menetelmää 
voisi suositella perinteisen maitonäytteenoton sijasta.  
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